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IDENTIFICACAO DA DISCIPLINA:

OBJETIVOS - ao término da disciplina o aluno devera ser capaz de:

A disciplina visa proporcionar aos alunos o aprendizado dos conceitos de Biologia Molecular e
Bioinformatica aplicados a estudos evolutivos em plantas, enfatizando as nog¢des praticas,
conceitos relacionados a organizacdo experimental, a partir do oferecimento de atividades in
silico associadas a subsidios tedricos.

Ao término da disciplina, o aluno devera estar apto a compreender e analisar dados gendmicos e
transcriptomicos utilizando ferramentas computacionais de bioinformatica aplicadas a evolucado
de plantas.

EMENTA

Fundamentos de bioinfomdatica (comandos e Scripts em perl); Bancos de dados genOGmicos e
transcriptdmicos; Processamento e tratamento de banco de dados; andlise de sequenciamento
de genomas; analise de transcriptomas; analise de RNA-Seq; Evolucdao Molecular; Codon bias;
comparacdo de genomas e organismos modelo; alinhamentos de sequéncias nucléicas e
protéicas; identificagdo de genes e transcritos alternativos em base de dados; prospecgdo de
SSR; desenho de primers.

PROGRAMA:

TiTULO E DISCRIMINAGAO DAS UNIDADES

CONTEUDO PROGRAMATICO

1. INTRODUCAO A BIOINFORMATICA
a. Comandos e Scripts em Perl
b. Ambiente de bioinformética em terminal LINUX/UNIX
2. MONTAGEM E ANOTACAO DE GENOMAS
a. Plataforma Galaxy
b. Upload de reads de NGS para utilizacdo no Galaxy
c. Transformacdo de formatos de sequencias (FASTA/FASTQ)
d. Ferramentas de Montagem de Genomas (Velvet/MIRA/SOAP)
e. Anotacdo de Genomas (TREPID/REVIGO)
3. MONTAGEM E ANOTACAO DE TRANSCRIPTOMAS
a. Plataforma Galaxy
b. Ferramentas de montagem de transcriptomas (OASIS/CUFFLINKS)
4. ANALISE DE RNA-SEQ
a. Plataforma Galaxy
b. Organizacdo dos experimentos no CUFFLINKS
c. Visualizacdo dos Resultados no RStudio (CummeRbund)




5. EVOLUCAO MOLECULAR
Analise de Cdédon Bias
Apresentacdo do Datamonkey
Evolutionary Fingerprint
Andlise de modelos de substituicdo nucleotidica
Alinhamento de sequencias
Andlise de pressdo de selecdo (Ka/Ks)
Analise de Maxima verossimilhanca
Analise de Inferéncia Bayesiana
6. PROPECCAO DE SSR
a. Selecdo de bancos de dados
b. Utilizacdo do SSRLocator
c. Andlise e selecdo de Motivos SSR.
7. DESENHO DE PRIMERS PARA ESTUDOS EVOLUTIVOS ASSISTIDOS POR MARCADORES
MOLECULARES.
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